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다양  생 들이 공존 고 있는 생태 경에  진균 는 주 포에 
생 며 생태계  분해자 역  행 고 인간 생 에 있어 식품  원료
가 도 며 질  일 키는 병원균이 도 다. 근 곰 이 균  
감염사  증가  함께 생 경  변  인  부병 생 도가 증가
고 있고 약해진 면역  인해 재 경우가 많  뿐만 니라 가 어
에 진균증에  연구  요  증 고 있다. 매우 른 속도  
증식 고 다른 생명체에 지 이 강  진균 등장  가능  향후 
보건  큰 이슈가  것이다. 이에 라 진균  생 사  
 연구는 보건 도 이다. 지구상 는 진균  개체 
는 150만 종 임에도 불구 고 재 지 동   종  10만 종에 그 다. 
분자생  달  새 운 진균  자 열 보  축  가  
며 이들  계통분  보를 얻  해 재 지 진 진균  
자 열 데이 들  체계  장   있는 데이 베이스  구축
 이다. 재 지 체 지놈 열이 진 진균 는 1,000여 종에 
불과 지만 NGS 법  인해  욱 르게 체 열  얻  
 있  것이다. 지만 직 지 동 지  진균 들  자 열 
보  이들이 가지고 있는 자들  능  벽 게 지지는 
다. 그리고 많  진균 를 분    있는 자 마커  부재  인해 
새 운 진균  종 동  시 분  체계 립에 어 움이 존재 다. 라
 본 연구에 는 진균  동   마커 자  검색 시스  
구축 고 이를  계통분  연구를 행 다. 구축  데이
베이스는 진균  자 마커  주  이용  상  6개  자 열 
보  분 체계 보를 통합 다. 구축  검색 시스  
http://lcbb.snu.ac.kr/fgdb/ 에  인   있 며 FGDB라고 명명 다. 
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본 검색시스  이용 면 자 마커에 라 진균  열 보  분
체계 보를 얻   있고 독자  구축  마커 자  데이
베이스에  BLAST 웹 인 페이스를 구축 여 새 운 진균  분 체
계를 고 싶  쿼리 열 보를 입 면 상동 이 높  상  100개  
진균 종  Accession 버  분 체계 보를 얻   있다.  본 데이
베이스를  진균  분 가 효  이루어 지는 Multigene 
마커  조합  찾 내는 연구를 행 여 Atpase6, Rpb2, β-Tub  자 
조합이 가장 높  신뢰도를 보이며 진균 를 상  이들 마커 조합  
이용  Classification이 잘 이루어  인 다.  본 연구에 는 
이 인포매틱스 법  탕  진균  보건  연구에 용 고자 
다. 특히 구축  검색 시스  이용 여 새롭게 등장 는 감염  진
균  계통분  를 인 여 분  에 른 항진균  료 
법  용 면 인구 집단에  진균증  른 산  막   있  것이
다. 뿐만 니라 국내외 진균들  계통분  체계를 보 고 매  
지는 새 운 진균  른 종 동 이 가능  것이다. 본 연구를  
여 계통분 체계 립  마  분  군에 라 질병  일 키는 진균
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Ⅰ.   
1. 연구 경  
1.1 진균  특징  분 체계  변  
진균 는 곰 이, 효모, 버  등  포함 며 2004   계
 7만2천 종이 보고 었고(Fryar et al., 2004) 2008 에 9만7천 종이 
며 우리나라에는 3만7천 종 도가 있  것이라 추 고 있다(Silvia et 
al., 2008). 여 에 보고 지  진균 지 포함 면 지구상에 약 150만종
 진균이 존재  것이라 고 있다(Hawksworth et al., 1991). 이 게 
진균  높  종 다양  생태계에 진균 가 생  다양 과 생태계 
과 에  요  부분  차지 고 있  말해 다(Fryar et al., 2004). 
<Figure 1.1>  는 진균  자에 해 종 이름  동 이 료  
진균 가 체  약 6%에 불과 다는 것  보여주고 있다. 분자 생
이 달  이 , 진균 는 주  생 주 , 우자, 우자낭, 포자과, 포
자 등  구조  특징 같  포   태  특징에 여 분 었
다. 자낭균 (Ascomycota)는  자루모양  자낭속에 포자를 생 며 담
자균 (Basidiomycota)는 담자  래 담자포자가 있 며 생식  다. 
병 균 (Chytridiomycota)는 에  생 며 포자 에  개  편모  
헤엄쳐  나 가며 죽  생식 에 생 다. 합균 (Zygomycota)
는 토양, 동 , 식  사체에  생 며 생식, 생식 모  가능
고 격벽이 없어 다핵 균사체가 달 었다. 진균  이러  (Phylum) 
래 부  나 어 지는 강(Class), 목(Order), 과(Family) 등도 각각  
태  특징에 라 나 게 다(Elizabeth et al., 2005). 진균  자 
열 보는 분자생  이 달함에 라 축 고 있 며 재
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지 Genome 분 이 료  진균  개 는 1996  처  S.cereviseae 
가 진 이래  꾸 히 증가 고 있 며 2012 지 1000개  Genome 
열 분  료 고자 1000 Fugal Genome Project가 계획 었다. <Figure 
1.2>는 1996 부  근 지 도에 라 Genome 열 분 이 료  진
균 종  개  향후에는 NGS(Next Generation Sequencing)  달  진균
 Genome 분 이 욱 르게 이루어 질 것이다. 
진균  분 에 본이 는 태  분 체계는 십만 종에 이르는 
진균  계통분  계를 갖는다. 그 이 는 많  종  체계  
분 는데 있어 태  특징이 종  에 라 다양 게 찰 지 
 이다.  진균 종  양 는 과 에  이 거나 양 
시간이 래 걸리는 단  가진다. 라  재에는 태  분  함
께 자 열    분 체계가 주를 이루고 있다. 분자생
 종 동 에  진균  분 에 주  이용 는 자는 rRNA 자이다
(Harmesen et al., 1995). rRNA 자 염 열   지구상 생 체를 
크게 리 , 원핵생 , 진핵생  구분   있다.  rRNA 자
는 모든 포 내에 존재 며 생명체  단 질  생 는 인 구
요소  진 상 다른 조상  가지는 생명체들 간  차이  명   있
다. rRNA 자  LSU(Large Subunit)  SSU(Small Subunit) 부분  열  
변 가 작  보통 속(Genus) 이상  분 체계를 결   목  
많이 이용 며 ITS(Internal Transcribed Spacer)는 열  변 가 많이 일어
나 종(Species)  동   해 많이 사용 다. rRNA 자 이 
외에도 진균  동   분 에 있어 이용 는 자 는 cox1, elongation 
factor1-α(ef1-α), RNA polymerase Ⅱ subunit(rpb1, rpb2), tef1, atp6, β-tub 등이 
있다(Hibbett el al., 2007).  
지만 재 지 진 자 마커 는 진균   분 에 계
를 가진다. rRNA 자는 진균  경우 분   있는 단계  범 가 
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그룹군마다 다른 경우가 많  Penicillium 에 는 같  속(Genera), 다른 종
이라도 ITS  LSU 부 가 100% 동일해  태  법  병행해야 
다.  c.acremonium 과 같이 동일  속(Genera)에 속  종이라도 5-10%
지 자  염 열이 달라지 도 다(Jim et al., 2006). 그리고 진균
에  60% 이상  차지 고 있는 자낭균   몇 속(Genera)에  ITS 
열 부  다양 이 나타나지  종  명  분 를   없다. 뿐만 
니라 ITS 부  이  차이  시작 열 부  다양  인해 ITS 
Primer에 른 가 생겨 Sequencing 시 부  열 보를 얻   
있다. Cox1 자는 미토 드리 에 존재 는 자 열  인트  부
 이동이 잦   분 를  어 고 열상 보존  부 가 부
족 여 PCR에 요  Universal Primer 개 이 어 다는 단  가진다
(Seifert et al., 2009). 그리고 Ef1-α 자는 부 종 분 에 용 는데 있
어 열 차이가 부족 여 체계 인 분 를   없다(Andrew et al., 1999). 
β-Tub 자는 체 에  Multiple Copy Gene  존재  에 
열이 다른 부  인식   있다(Landvik et al., 2001). Rpb1, Rpb2 
자는 ITS 부 보다 높  다양  가  Species 분 에 이용 지만 
Cortinarius 속(Genus)에 는 낮  변별  가  분 가 어 다(Frøslev et 
al., 2005). 이러  단일 자 마커  단  소  고자 여러 개  
자를 이용 는 Multi-gene Phylogeny를 시도 도 다. 균 자 사
이 강  트워크  고 있는 Assembling the Fungal Tree of 
Life(AFTOL) Project에 는 6개  자(LSU, SSU, rpb1, rpb2, tef1, mtSSU) 
마커  조합  이용 여 195 taxa(Order)를 상  계통 를 분 다. 
이를 탕  Ascomycota, Basidiomycota, Microsporidia, Chytridiomycota, 
Blastocladiomycota, Neocallimastigomycota, Glomeromycota  진균 를 7개  
(Phylum)  나 었 며 재 균  분 체계  들여지고 있다
(Hibbett el al., 2007).  
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이  같이 태  분  계  자 열  이용  진균  분
 요 이 커지고 있다. 지만 종  다양 이 매우 놓  진균  
같  경우 단일 자 마커를 이용 여 종, 속, 과, 목, 강, , 계  분
체계에 맞추어 체계  분 는 데에는 직 계를 가지며 이러  
단일 자 마커  계를 극복  해 는 Genome 열 분  탕
 새 운 자 마커  견  여러 자 마커를 조합 여 분 체














Figure 1.1 The total number of fungi present in the world. It has been predicted that 




Figure 1.2 The total number of fungi genome sequence completed. Since the 
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1.2 진균  보  데이 베이스 
 
진균   많  자 열 보  지놈 데이  축  
인해 데이 를 효  장  이용   있는 데이 베이스가 요
다. NCBI  GenBank는  계에  산출 는 모든 생 체  자 
열 데이 가 장 어 있는  생 보 데이 베이스이다. GenBank
에는 진균  약 10만 종  자 열이 장 어 있 며 80% 이상이 
rRNA 자 열이다(Hibbett el al., 2007). 다양  진균 종이 존재 는 만
큼 Phylum( )에 라 독자 인 데이 베이스  진균  체 지놈 열
 장해 놓  데이 베이스가 국내외 구축 어 있다. <Table 1.1>에 
Fungi  여 구축  국내외 데이 베이스를 리 다. 진핵생  
  Genome 열이 진 S.cerevisiae  Genome 보  생  
통합 보를 공 는 SGD(Saccharomyces Genome Database)는 자  
열과 이들이 갖는 능    있다(Cherry et al., 1998). 1998 에 구축  
이 데이 베이스는 재 지도 많  균 자들에게 용  보를 공
해 주며 자 열  상동  검색  자 톨 지를 이용 여 어노
이 이 가능 다(Dwight et al., 2002). FGSC (Fungal Genetic Stock Center)에
 공 는 데이 베이스는 Neurospora, Aspergillus, Sordaria 등 특  진균
 지놈 보를 공 며 GenBank  연동 여 진균  동 에 이용  
 있다. 2009 지 7만5천 개  Strain  자 데이 가 장 어 있고 
분산  모든 사상균  데이 를 포함 고 있다(Kevin et al., 2009). 
  진균  생 사는 경에 른 향  많이  에 지역에 라 
분포 는 종  차이를 보인다. 이 에 국가 는  별  얻어진 진
균 를 상  데이 베이스를 구축 도 다. Pacific Northwest Fungi 
Database는 태평양 연  북 부  진균 를 집 여 열 보를 얻고 
분 체계를 립 다.  진균 가 감염   있는 Host  보  
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식지  특  함께 공 다(Frank et al., 2007). 스트리 에 식 는 진
균  보를 모  놓  Austrian Fungi Database는 7천여 곳 이상  지역
에  얻  31만개  데이 를 장 고 있다. 럽에  구축  Q-bank는 
진균  DNA 열  탕  다양  이 인포매틱스 분  행  
 있 며 종 동   분 가 가능  드 열 보  함께 생태  
특징  함께 주어 태  특징과 자 열 분 이 가능 다
(Arzanlou et al., 2012). UNITE 데이 베이스는 진균   외균근
(Ectomycorrhizal)  rRNA 에 속  ITS 부  열  통합 다. ITS 부
는 진균  용  드 마커  이용 고 있 며 재 지 273 
Genera(속) 1,514 종  ITS 열 보를 가지고 있다.  
INSD(International Nucleotide Sequence Databases)에 부  얻  열과 함께 
독자  구축  ITS 열 보를 통합 여 쿼리 열  입 면 상동
 검색  통 여 가장 자 열이 높  종  보  Phylogenetic 
Tree 결과를 보여주어 ITS 부 를 이용  진균  종 동   분 가 쉽
게 이루어 질  있다(Koljalg et al., 2004).  
이 외에도 진균  EST 데이  보를   FUNNYBASE는 
진균 에  공통  가지고 있는 효소   EST 열  가계도를 
작   있다(Sylvain et al., 2008). 진균증  일 키는 곰 이를 심  
구축  데이 베이스도 많이 존재 는데 칸 다증  일 키는 칸 다  
보를 가지고 있는 Candida DB는 지놈 열  탕  여 자
 능  자 산 인 효소, 분  단 질 등에  보를   있
다(d’Enfert et al., 2005).  
국내에 구축 어 있는 진균   데이 베이스 CFGP(Comparative 
Fungal Genome Platform)는 진균  열   독립 인 데이 베이스 
장 공간  마 고 이 인포매틱스  이용 여 연구   있는 
다양  tool  웹 상  공 고 있다(Choi et al., 2010). 이  같  진균
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 열 데이 를 이용  데이 베이스 구축   노  국외를 
롯해 국내에 도 히 이루어 지고 있다. 지만 진균  분   
종 동   자 마커 열  통합  데이 베이스는 부재  실
이다. 특히 진균에  감염사 가 증가 고 새 이 진 진균들  
열 보  축 에 라 많  종  분   있고 새 운 진균  

























Table 1.1 Database for fungal research. There are varieties of databases abroad based on 








Database Contents Web Database Address 
SGD Genome of Saccharomycetes  http://www.yeastgenome.org/ 
Candida DB   Candida Genome, genetic 
information 
http://genolist.pasteur.fr/CandidaDB/ 
FGSC Fungal Genetics Stock Center http://www.fgsc.net 
FUNYBASE Fungi EST Data & Complete 
Genome 
http://genome.jouy.inra.fr/funybase 
US National Fungus 
Collections 
Fungi Specimens, 




Pacific Northwest fungus 
perspective and Taxonomic for 
fungi or host 
http://pnwfungi.wsu.edu/programs/aboutDat
abase.asp 
e-Fungi Fungal data resource for 





Candida albicans genomic 
sequence data, Protein 
information 
http://www.candidagenome.org/ 
DFCI Fungi Gene 
Indices 
Analysis of Fungi EST and 
Gene Sequence 
http://compbio.dfci.harvard.edu/index.html 
FSD Integrated platform for 




1.3 진균에  감염  질병 
 
진균  에는 버 , 룩 등  식이재료  페니실린 등 약품  
원료  인간  생 에 도움  주 도 지만 병원  일 키는 곰 이 
균  사람이나 동 에 생 며 질병  고 식 에게 감염 어 식
 생장  번식  막는 등 많  해를 다. 진균 가 일 키는 질병  
인간  건강에 약 게는 르  질 , 부염, 지 염에  심 게
는 곰 이  폐  여 사망에 지 이르게 다. 지난 10 간 곰
이를 포함  미생  감염 사 가 병원 내 면역 결함 자에게  욱 심
각히 보고 었는데(Justana et al., 2009) 이러  감염  질병  인구집단  
크 가 증가 함에 라 험에 노출 는 집단도 증가 여 생 도가 
격히 증가 고 있  뜻 다(Richardson et al., 2005)  
모든 진균들  약 150개  진균들이 인간에게 병원균  작용 게 
는데 곰 이  감염  보고  종  주  Candida, Cryptococcus, 
Aspergillus이다(Chandler F, 1996). 지만 이 외에도 사람에게 병  
는 진균 는 매우 다양 고 경에 라 다르게 나타나며 른 시간 내에 
다른 곳    있는 능  가지고 있  에 간과   없다. 
이러  진균 감염  질병들  생 에는 진단이 어 울 뿐만 니라 
효과  료 는데 어 움이 있다(Cruz et al., 2011). 냐 면 곰 이
는 생   있는 조건이 갖춰지면 단시간 내에 속도  증식 며 증식
에 요  균사 는 포자를 생 여 공  에 병원균  퍼지도  여 
 진균  잡  내  어  이다.  체내에 부작용  일 키지 
는 효과 인 항균  개 이 직 미  실 이다(Sharon et al., 2010). 
곰 이 감염균  매  새 운 종이 보고 고 있 며 이  인  감염사  
 증가 고 있어 새 운 종  동 과 효과 인 항진균 료  개
이 시 다.  료  달  인  장 이식과 항 료  그리
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고 고  시  어듦에 라 많  자들이 면역   이차 병
원  곰 이 균 감염에 가 요 다. 장  이식   자나 항
료를  자에게  진균 감염  도는 이러스 감염  도보다 
나 사  매우 높다. 이를  병원균  특 과 새 운 종  견 
시 종  동  해 진균  분 과  이다. 보건  곰
이 질 에  연구  분   연구는 인간이 욱 건강  삶  
살도    인 연구분야이다. 진균증(Mycoses)  인간  포함
 동 에게 진균  인해 나타나는 질병  통칭 는 용어이다. 진균증
 주에게 침입 는 과 과 병독 에 라 나 게 다. 부나 모 , 
손톱, 톱  통  감염  재  진균증(Superficial Mycoses) 이라고 며 
부 래  조직에 침입  는  진균증(Subcutaneous Mycoses), 
내부장 를 통  감염인 신  진균증(Systemic Mycoses), 마지막  면
역시스 에 가 있는 사람에게 일어나는 회  진균증 (Opportunistic 
Mycoses)이 있다(Cruz et al., 2011). 
주  부  침 는 재  진균증(Superficial Mycoses)  동 에게 감
염   있 며 사람에게 지 달   있다. 재  진균증  계 
체  인구에  20-25%  높   보인다(Blanka et al., 2008).  
지속 인 습도  뜻  도가 지 는 여름과 열  지 에 사는 사람
에게  자주 찰 다(Maksymiuk et al., 1984). 이는 주  부사상균
(Dermatophytes), 효모(Yeast) 등에 해 일어나며 , 풍, 부 칸 다
증과 같  질병  야  시키며 부  각질 , 체모  손톱과 같  라
틴에 생 고 번식 면  부병  일 킨다(Elewski et al., 1989). 잘 
진 질병  좀, 토  부염 등이 있다. 진균증 부사상균  종
는 Trichophtyton, Microsprum, Epidermophyton 등이 있다(Maksymiuk et al., 
1984). 부사상균  각질  분해   있는 능  가지고 있어 다른 
균이나 진균보다 각질  여 사람에게 상처 난 부를 통해 감염  
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일 키게 다(Heiner, 2003).  원인균  T.rubrum이 재 지 가장 
많이 동  균  감염 면 가 움증, 버짐 등  일 킨다.   가
장 감염 이 높  족부  인에게  주  나타나며 부 (Tinea 
capitis)는 이들에게 많이 생 다. 이를 일 키는 주요 종 는 
M.canis가 있는며 T.tonsurans  인  감염  근 꾸 히 증가 고 있
다(Ameen, 2010).  
면역  자에  진균 회감염  주  장  이식   자, 항
료를  자에게 면역 능  억 는 료요법  사용 여 항체
 생 과 면역 이 약 었   일어나는데 진균이 감염 었  , 
상인에 해 감염이  쉽고 속도  이가 빨라  향  미
게 다. 부 칸 다증  부를 통  Candida  감염  생 는 
증상  통풍이 잘 지 고 습  부 부 에  체 이 스며나 며 인
 부 에 작  농포가 동 다(Lachke et al., 2003). 이러  재  진균
증  진단  주  외부에 감염 증상이 나타나야 가능 며  부
 경우 일 인 진단 법  감염  자들에 라 다른 부  
 보 다. 근에는 분자  진단 법이 시행 어 자를  
 법 등이 도입 어 진단시간  단축시키고  진단    있
게 었다.  
진균증 (Subcutaneous Mycoses)  부  래 조직인 지 , 
근  병원균이 침 여 사람에게 감염 는 질병이며 사마귀 모양  
부스럼이 생 는 것이 특징이다. 이는 주  염  식  가시, 리조각 
등  통해 감염 며 주 포  경에 여 만 이고 감염 진행속
도가 느리다(Telsuya et al., 2003). 진균증  종 는 Sporotrichosis가 가장 
며, 근에는 Dematiaceous에  감염증인 색소분 진균증
(chromoblastomycosis), 색진균증(phaeohyphomycosis)  진균종(eumycotic 
mycetoma)이 증가 는 추 이다. 그 외 부 효모균증
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(cutaneouscryptococcosis), 부 스페르 루스증(cutaneous aspergillosis), 
부 모균증(cutaneous mucormycosis) 등이 보고 었다(Flavio et al., 2003). 스포
트리쿰증(sporotrichosis)  이  균  부분  국가에  보고 었다. 
이 균 는 뜻 고 습  지역  죽  식 에  생 는 생식 에  
주  생 며 별, 나이, 인종에 계없이 부분  사람에게 감염시킬 
 있다(Kauffman et al., 2006). 이 진균   견  1998  Schenck에 
해 보고 었 며 재에는 Sporothrix schenckii  명명 고 있다(Schenck 
et al., 1998). 감염경 는 주  식  가시, 풀잎, 이끼 등에 에 
해 인체  침임   있다. 이  인해 감염계  주  도시보다는 외곽 
지역에  식 과 많이 게 는 계 에  많이 생 다. 색소분 진
균증(chromoblastomycosis)  darkly pigmented mold  원인균이라고  
있다(Flavio et al., 2003). 감염 에는 색  진  시작 여 차 
 사마귀양 결  진행 는 경우가 많고 주  30 에  50  사이  
남 들에게 생 다(Ismael, 1989).  
진균 감염 시 신  퍼  증 질 인 신  진균증(Systemic 
Mycoses)  를 통해 폐  달 거나 맥  라 내부 다른 장
에 감염 다. 주  에 폐  일 키며 신  퍼  나가게 다. 
이러  감염  주  에 사는 곰 이에 해 야 며 공  에 날 다
니는 포자를 여 감염이 시작 다. 이러  신  진균증  감염 시 
른 속도   통 여 다른 장 에 지 감염시키  에 료가 
쉽지 다(Blanka et al., 2008). 신  진균감염  는 진균종 는 
Coccidioides immitis, Histolpasma capsulatum, Blastomyces dermatitidis, 
Paracoccidioides brasiliensis 등 이 있다(Fraser et al., 1979). 
회감염에 해 생 는 회진균증(Opportunistic Mycoses)  경우는 
장 이식 후 면역 억 를 여 는 자, 후천  면역결 증후군 자
(AIDS), 항균 , 스 이드를 여 는 자에게  주  나타나며 심
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면 사망에 지 이르는 심각  결과를 래 게 다. Aspergillosis는 다
 건강  사람에게 노출 었  에는 감염  일 키지 지만 면역
능에 가 있는 사람에게  질병  일  폐  같   계통에 
일차 감염  일 키는데 구  각막염, 부, 추신경계 간, 신장, 심장, 
뇌, 간 등 신체 내부 에 지도 감염이 일어나게 다. Mucormycosis  
곰 이증 이라고 며 보통 당뇨병  합병증  일어나게 다. 감염
경 는 주  상부 도나 허 에  시작 는 경우가 많고 심  경우 출  
폐 , 부  경색  일 키게 다. 효모(Yeast)에  회감염  경
우  칸 다증이 있다. 이는 항 료  인해 면역 에 약해  있는 
자들에게 주  나타난다(Anaissie, 1992). 진균증  이처럼 사람에게 약
게는 가 움증,  등 에 부  심 게는 신  퍼  사망에 이르
게 다. 이에 라  진균증 진단  른 료 법이 개 어야 
 것이다. <Table 1.2>에 는 진균증에 른  진균 종 명과 진균증 증
상들  리 다.  
많  인구가 재에도 진균증에 고통 고 있 며 이에 른 료법 
 많이 생겨나게 었다. 지만 진균증 감염   진단이 어 고 외
재  특징이 나타나  시작 면 이미 진균증  신체  경 를 라 
많  곳  이 거나 욱 심각해  벽  료를 는데 시간이 
래 걸리고 료 효과가 다르게 나타날 경우 심 게는  사망 게 
다. 특히 자가  능 이 약해  있고 신체 사 름이  고
 자인 경우에는 번 진균에 감염이 면 사망에 이르  쉽다. 이러
  해결  해 는 보건  인구 집단에  근이 
요며 진균증  공  이나  통 여 많  사람에게    
있어  이 욱 요 다. 욱이 장 입원 자  경우 랜 
료  인해 면역 이 약해  있  에 진균에  2차 감염  병
원 에 는 욱 신경  써야 다. 재  진균증  경우 부에 진
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이 생 는 등 생명에는 명 이지는 지만 균 감염증 보다 지 
 과거 항생 에 해 항진균  개 이 지 못했다. 지만 면역
억  사용  인해 재  진균증  감염이 과거에 해 증가함에 
라 강  항진균  개 이 요 다.  이러  감염  곰 이  
경우 를 거듭함에 라 진   이  열  변 를 일
 감염   다르게 나타나게 다. 새 운 진균  견 시 감염 
 여부를  해 는 보에  독  연구가 요 다. 
 주  자 상 작용  주를 사멸 게 는 결과를 래 게 























Table 1.2 Symptom of mycoses. Classification of mycoses with virulence and symptom.  
Mycoses Fungi Symptom 
Superficial Mycoses Trichophtyton, athlete’s foot, ringworm, jock itch 
 Microsporum tinea, keratinized tissue 
 Epidermophyton, tinea corporis, tinea cruis, tinea pedis 
  athlete’s foot, ringworm, jock itch 
Subcutaneous Mycoses Sporotrichosis nodule, ulcer, infect bone, lung, brain  
 Chromoblastomycosis small red papule, lesion 
 Cutaneous aspergillosis papule, erythema, ulcer, nodule 
 phaeohyphomycosis. dark bloom, cyst, trauma 
Systemic Mycoses Blastomycosis diarrhea, bloating, discomfort, 
flatulence, constipation, 
bronchopulmonary disorders, 
asthma, breathing difficulties, 
fatigue, allergies, weight loss, fever, 




Opportunistic Mycoses Aspergillosis cough, fever, jaundice, breathing 
difficulties 
 Mucormycosis thromgosis, loss of blood supply, 
headache 
 Candidiasis itching, burning, irritation 





















1.4 진균  계통  
 
계통 (Phylogenetic Tree)는 생  군  이나  특징  
탕  공통조상 부  진 어 생 어  분  군 사이  연 
계를 보여   있는 나 가지 모양  그림이다. 계통 를 작 는 이
는 번에 분  군 사이  상  연    공통 조상에  보를 얻
 쉽  이다(Fitz et al., 1999). 뿐만 니라 종 분  시   진  과
 명   있 며 이미 능이 진 자, 단 질 열과  상
동  를 통해 새  견  생  종  자  능    있
다. 재 지구상에 존재 고 있는 생  종  계통분  체계는 크게 균, 
고 균, 진핵생  이 게 3개  나 어 진다. 균계는 원생생 , 식 , 동  
이 있는 진핵생 에 포함 어 있다(Lorenzo et al., 2004). 균계가 진핵생
 가지는 특징  핵이 핵막  여 있 며 포질에 미토 드리  
리보솜이 존재 고 있다.  자에 인트 , 엑손 부 가 포함  
DNA 열  가지고 있다. 진균 는 동 과 식  각각  특징  가지고 
있어  균계  분 어 나 게 었는데 동  특징과 사  것  
엽 체가 없어 합  지  스스  양분  만들지 못해 주에 
생 여 생 는 것이다. 식  가지는 특징  식 포  포벽처럼 
진균 도 chitin  구  포벽  러 여 있 며 생식, 
생식  며 포자를 만들어 번식  는 것이다. 진균 가 가지는 이러  
태 , 생 사  특징들에  계통분 는 rRNA 자 열  
 했  도 사  분 체계 결과를 보인다(Baldauf et al., 1993). 
과거 진균  계통 는 생  주 를 롯 여 우자, 우자낭, 포자 
등  구조 , 포  특징에 라 병 균 , 자낭균 , 합균 , 담자
균 , 불 균  이 게 5개   나 어 다(Leedale et al., 1974). 
지만 재에는 , 분자생  달  인해 진균  체 
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열이 지면  자 열  탕  분 체계가 이루어 지고 있다. 
자 열    계통  작  종    있는 자 
마커가 요 다. 자 마커  이용   조건 는 연구 고자 
는 마커 자가 모든 종에 존재해야 며 종간 진 과  거 는 
동  돌연변이  인  자 열  결손, , 삽입 등이 일어나야 
다.  각 분  에 라  열 변이  차이를 보여야 는데 
종간  계통 를 구분  해 는 열  변이가  많 야 다
(Bazinet et al., 2012). 재 지 진균  계통 를 작  해 다양  
자 마커가 이용 었 며 2007  진균   계통 를 작  
해 AFTOL(Assembling the Fungal Tree of Life) 트가 진행 었다.  
진균  6개  자 열  탕  Higher-level Phylogenetic 
Classification  행  분 에  종  7개  (Phylum)  분
다. 여 에  분  7개  (Phylum)  자낭균 (Ascomycota), 담자
균 (Basidiomycota), 상균 (Chytridiomycota), 취균 (Glomeromycota), 미
포자충(Microspridia), 칼리마스트릭스균 (Neocallimastigomycota), 라
스토클리 균뮨(Blastocladiomycota) 이다(Hibbett et al., 2007).  <Figure 
1.3>  AFTOL 에  자 열에 여 7개  Phylum에 른 진균
 분  체계를 나타낸 것이다. 
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Figure 1.3 Seven phylums based on AFTOL project. In AFTOL, the fungus is divided 











 재 지 종 동 이 료  진균 는 자낭균 가 약 6만4천 종  가
장 많이 존재 며 그 다  담자균  약 3만종 도가 있다. 미포자
충  경우 과거에는 원생동  분  었는데 자 열  탕  
계통 를 작 면 합균  진  사  결과를 나타낸다
(Tanabe et al., 2002). 이 게 태  분 체계는  분 체계  인
해 차  변해가고 있 며 이에 라 자 열    계통 는 
욱 요 다. 계통 는 공통조상에 부  나  Clade를 게 는
데  계통 는 종  분 체계에 라 합  Clade를 해야 다. 
진균 는 린  분 체계를 용 여 종, 속, 과, 목, 강, , 계 체계  
분 다. 각 (Phylum, 門)  명칭이 –mycota  나며  이  분
군  (SubPhylum, 亞門)에는 –mycotina, 강(Class. 綱)에는 –mycetes, 
강(SubClass. 亞綱) 에는 –mycetidea, 목(Order, 目)에는 –ales, 과(Family, 
科)에는 –acea 라는 어미가 붙 며 마지막 속명과 종명  이명법  도입
여 속명 뒤에 종명이 나 게 다(Deacon, 2006). <Figure 1.4>는  
지놈 열이 진 효모에 속 는 S.cerevisiae 에  분  를 
나타내었다. 이처럼 각 진균종  태  특징과 자 열  
 분 체계가 립 어 가고 있 며 각각  분 체계 단계별  공통 인 
특징  갖고 있다. 진균  분 체계 립  새 운 진균 종  등장 시 
르게 분 가 가능 며 질병  일 키는 진균  특  는데 있어 




Figure 1.4 Classification of S.cerevisiae. S.cerevisiae is classified in kingdom of fungi, 
phylum of Ascomycota, subphylum of saccharomycotina, classs of saccharomycetes, order of 





























2. 연구  요  
진균 는 명  시작과 불어 인간과 함께 공존 며 거리
 이용뿐만 니라 생태계  분해자 는 약품  원료  이용 어 
다. 면 진균 는 다양  생명체에 생 여 생  에 인간에게 
감염 면 병  거나 심  경우 죽 에 이르게 다. 재 지 150
종 이상  균 가 척추동   인간에게 질병  는 것   
있다. 근 노 인구  증가  장  이식 후  면역 억  사용과 면
역결  증  인  회감염이 증가 고 있다. 이러  진균증  장 간 
료를 요  며 재감염 도가 높  이를 막   지속 인 연구가 
요 다. 특히 염  좀  체 인구  15% 도가 감염 었 며 집
단 생  통해 잘 염이 다. 지만 이를 료   료 들  
진균 감염   보다는 증상 를  약품이 주를 이룬다. 
 생  멸종  일 키는 원인  나인 곰 이 병원균이 체  70%
를 차지 다는 에  진균에  연구는 보건  매우 요 다
(Matthew et al., 2012).  
 계에 는 진균  자는 150만개 이지만 재 지 진 
종  7%에 불과  약 10만개 도이다. 이  체 지놈 열이 모  
진 진균  200여종 에 지 는다. 근 다량  열 보를 른 시
간 내에 얻   있는 NGS(Next Generation Sequencing) 법  달  진균
  열 보가 속도  증가  것이며  욱  
  진균   데이 가 쏟  나  것이라 상 다. 
이에 라 진균  계통 분  체계  립  이며 이를 분
  있는 자 마커  견  실히 요구 다.  열 
데이 는 계속 축  것이며 이를 효  이용 는 것뿐 만 니라 
새 운 진균  계통분 를 해 는 지 지 진 진균   데이
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 통합이 요 다. 이미 많  연구에  진균   열 데이 를 
이용 여 Phylogenetic Tree  작 과 BLAST를 이용  상동   등 다
양  연구 결과를 얻고 있다. 지만 진균  진 과  복잡 과 종  
다양  인해  열    분 체계에 계가 있어 진균
 동   신뢰  있는 이 요 다. 재 지 진 진균  
자 마커는 약 20여가지 이다(Nicolas et al., 2009). 지만 이러  단일 
자 마커는 균  계통분 에 계가 있  에 여러 자 조합
 이용 다. 가장 합  자 마커  조합  찾  해 는 각 종마
다 자 마커  열 보가 요 며 이를 해 원 는 자 열  
간편 게 얻   있는 데이 베이스 구축이 요 다. 재 많  연구자
들이 이용 고 있는 NCBI  GenBank 데이 베이스는 종 이름  자 
명  검색  통 여 자 열  얻   있다. 지만 다양  자 
마커  조합   해 는 각 자  보를 포함 고 있는 종
 모르고 BLAST를 이용  분 에 는 진균  열뿐만 니라 모든 생
 종  자 열이 데이 베이스  어 있어 시간이 래 걸리고 다
른 종과  열 보  상동  를 해야 는 단  가진다. 각 국가
 진균 를 상   자 열 데이  통합과 분 체계  마
 균 에  질병   료를  연구  탕이  것이다. 
재 국내에는 체 진균  열 보를 통합  데이 베이스는 부재
 실 이다. 라  국내 진균 감염사  지속 인 증가  진균증 료
를  항진균   료 법  연구를 해 는 근 이 용이  국내 
데이 베이스  구축  요  다. 이를 탕  다양  진균  
열  새 운 보 창출이 이루어 질 것이며 산재  데이  통합  






3. 연구 목  
 
진균   보, 분 체계 보  보건  데이  구축  인
간에게 감염  질  일 키는 진균  보를 집 여 보건 분야  
연구뿐만 니라 진균  계통분  연구  이  것이다. 이는 새 이 
등장 는 감염  진균  른 종 동 과 진  를 인 여 종에 
른 항 진균  커니즘  르게 찾  진균  산    있  것
이다. 특히 향후 진균에  진단  료, 질병  일 키는 다양  진균
 분 , 지속 인 데이  보존  리에 이용   있  것이다. 즉, 
본 연구  목  산재 어 있는 계 진균  자 열  모  
모  웹 상  데이 를 공 고 열  상동  검색  통해 새 운 진
균  일부 열  계통 분  를 르고 쉽게 낼  있도  
고자 다. 뿐만 니라 보건  데이 인 진균증에  보를 포함
여 인간에게 해를 끼 는 진균 에  연구  탕이 고자 다.  
본 연구에 는 진균 에 용 게 사용 는 자 마커 열  통합 
 진균  열 데이 에  동   종 분 를  데이 베이스
를 구축 다. 이는 산   이용 여 진균  자 열  
핸들링 고 이에  데이 베이스를 웹 인 페이스를 통해 공개 함
 진균  마커 자에  보 검색  열 획득이 용이 도  
 것이다.  열  상동  를  이 인포매틱스  웹 
상  공 여 자 열 데이 를 이용 여 상동  검색  종 동
이 가능 도  며 새 운 진균  동  시 이용   있는 분
 마 여 새 운 자 마커  조합  찾는데 용  데이 베이스
를 구축 고자 다. 진균  자 열  INSD(International 
Nucleotide Sequence Databases)에 모  장 어 있 나 각 자에 라 
통합  데이 베이스는 찾  힘들다. 이에 본 연구에 는 자 별  
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열이 진 종들  분 체계를 함께 공 여 진균  계통분 에 용
게 이용   있  것이다. 특히 단일 자 마커  계  여러 
자를 조합  Multigene  이용  계통분  요  증가시키고 있다. 
Multigene  이용  해 는 조합 고자 는 자들  열이 모  
데이 베이스  어야 다. 지만 직 모든 종  자 열 보가 
지지  시 에  찾고자 는 단일 자들  종 보를 통합
에는 계를 가진다. 이 에 본 연구에 는 장 어 있는 자 
열 데이   조합 고자 는 자 열  종 보를 공해 다. 
 각각  자 마커 열  통합  새 운 진균 종에 해 일부 
자 열 보만  가지고 존  데이 베이스 에  열 상동  


















Ⅱ. 연구 법 
1. 데이  집  가공  
본 연구에  이용  데이 는 GenBank(ftp://ftp. 
ncbi.nih.gov/genbank/)에  집 다. GenBank  ftp 사이트에는 데이
 구축 어 있는 모든 종  열이 장 어 있는데 진균 는 gbpln 
일명  어 있다. gbpln 일명  가진 데이  에는 진균  열뿐만 
니라 식  자 열도 포함 어 있  에 데이  가공이 요
다. 뿐만 니라 데이 베이스에 요  보만 추출  해 JAVA 
그래  언어를 이용 여 데이  싱 과  행 다.  
gbpln_.seq 일  Fungi 뿐만 니라 식  자 열 보를 포
함  Genome 열, Chromosome 열, Contig 열 등 많  데이 들이 산
재 어 있어 마커 자 보만  추출  해 데이  가공  시행
다. 데이  가공  그래  언어인 JAVA를 이용 다.  Fungi
 rRNA Gene, Calmodulin Gene, Elongation Factor1-α(EF1-α) Gene, RNA 
polymerase Ⅱ subunit(RPB2) Gene, ATPase subunit 6 Gene, β-Tubulin Gene  
자 열 에 도 genome, chromosome, contig 열  거 여 데이
를 재구 다. gbpln1.seq에 부  gbpln59.seq  flat file  상  데
이  추출  가공  시행 다. flat file에  ‘ACCESSION’ 행에  열
 고  번  ‘SOURCE’에  종  이름, ‘ORGANISM’에  종이 속  
계통분  보, ‘ORIGIN’에  열 보만  추출 다. 이러  데이
 집과  통해 BLAST에 이 는 데이 베이스를 fasta 식
 재가공  해 각 열마다 ‘>’ 시를 시작  종 이름과 분
체계, Accession 버가  행 에 모  포함 게  후 래 행에 
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자 열  공  거  후 자  꾸어 70개  나열 도  다. 
<Figure 2.1>과 <Figure 2.2>는 본 연구를 행  해 Genbank에  장










Figure 2.1 Genbank data before processing. It is a form of initial data obtained from the 















Figure 2.2 Genbank data after processing using Java scripts. Genbank data are 
changed using java scripts a) fasta format for standalone BLAST b) sql format for table which has 









2. 시스  개  경  BLAST 버 구축 
 
진균  동   마커 자  검색시스  구축  해 
HPC 클러스  시스   8C AMD Opteron-6128 2.0Ghz, 8Gb RAM, 
500Gb SATA 7200rpm 3Gbps HDD 사양  버를 구축 다. Operating 
System 는 Linux v2.6.18  사용 며 리 스 버 경에  데이  
장  여 MySQL  이용 다.  데이  싱  해 JAVA 
그래  언어  웹과  연동   그래  언어 는 JSP, HTML 그
리고 자  스크립트를 이용 다. 웹 버 그램 는 Apache를 
 며 웹 컨 이 는 Tomcat v7.0  이용 여 Database 구축 
 마 다. <Table 2.1>에 본 연구를 행   시스  개
경  요약 다.  웹 인 페이스 BLAST 버 구축  여 NCBI
 WebBLAST 키지 wwwblast (ncbi-blast-2.2.26, for linux)를 다. 
BLAST 에 연동 는 데이 베이스는 에  자 열  재가공 여 
fasta 식  만든 각각  자 열   다. 각각  
자 열에 포함 어 있는 데이  개 는 <Table 2.2>에 나타내었다. 사
용자는  고 싶  자 데이 베이스를 택 고 쿼리 열  입
게 면 bit-score  e-value를 계산 여 상동 이 높  상  100개  
종에 해 Accession 버  그 종이 포함  Fungi  분 체계 결과를 볼 
 있도  다. 그리고 쿼리 열과 데이 베이스에 존재 는 6개  
Genetic Marker  열   해 blast 2 sequences program  install







Table 2.1 System development environment. Using the Apache Web server on the Linux 
operating system, the foundation for building a database, database management system, Mysql, 
programming language are based on JSP, HTML, and JAVA respectively. 
Category  System development environment   
System HPC cluster system 
CPU Master node(24 core), 10 compute node(1 for 8 core) 
Memory Master node(16GB), 10 compute node(1 for 8 GB) 
Operating system Linux 
Web server Apache 
DBMS MySQL 
Programming language JSP, HTML, JAVA 
 
 
Table 2.2 Amount of data constructed on BLAST database. BLAST database 
constructed based on genetic marker that usually used for classification of fungi.  
Genetic marker for BLAST database Number of data 
rRNA gene 71,853 
β-tubulin gene 26,295 
Elongation factor 1-α gene 23,116 
RNA polymerase subunit Ⅱ gene 8,810 
Atpase subunit six gene 1,478 




















3. 데이 베이스 구  
 
데이 베이스  구  이를 이용 는 연구자가 데이 를 쉽게 
얻   있  뿐만 니라 이차 연구에 이용   있는 웹 공간  공
도  계해야 다. 이를 해 데이 베이스  구 과  매우 요
다. 본 연구에 는 진균  자 열  쉽게 얻   있는 웹 공간 
공과 쿼리 자 열  진균  동    있는 데이 베이스 구
에 목 이 있다. 데이 베이스에는 6개  마커 자 열  검색  
 있다. 각각  마커 자를 택 면 이 이 출 는데 이 에
는 Accession 버  진균  종  이름, 계통분  보가 포함 어 있
다. 여 에  원 는 자 열  인 면 Accession 버  입  
통해 fasta 식  얻   있다. 뿐만 니라 Multigene  생  
해 단일 자 마커  조합이 가능 도  여 각 자 마커를 택
면 분 에 이용 가능  종 보가 출 고 택  자 열  모  
가지고 있는 종들  열  얻   있도  다. 
  <Table 2.3>에 는 본 연구에  이용  데이 들이 데이 베이스 내  
이 에 어떠  태  장 었는지 각 이  명과 이 에 른 
드 명, 데이  타입  나타내었다. 이 에 장 어 있는 데이 는 모  
자 이며 종 이름, Accession 버, 분 체계 보는 Varchar 데이  타입
 장 며 이가 매우  자 열 보는 욱 많  자  
데이 를 장   있는 text 데이  타입  다.  
Multigene 생  해 각 자 별 이 에  동일  종 보 출  
여 Primary key를 Accession 버  다.  
<Figure 2.3>는 구축  데이 베이스  데이  름  모식도  
다. 본 데이 베이스  구  크게 가지  나 어지게 는데 첫 번
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째는 진균  계통 분  보 공이다. 진균 는 크게 7개  
Phylum  나 어 지게 는데 각각  종마다 태  특징에 
 특징  추가 여 종  분 체계를 가지게 다. 지만 이러  분 체
계는 재 지도 자 열에  분 체계를 욱 신뢰도 있는 
보  이용 며 차  변 고 있어  분 체계 마  과거 태
 특징  분 었  진균  계통분  체계를 재 립   있  
것이다.  번째 는 BLAST를 이용  진균  동   열  상동
 에 있다. BLAST  연동 는 웹 에  각 자 별  데이
베이스가 구축 어 있다. 사용자가 상동  검색  시행 고자 는 데이
베이스를 택  후 쿼리 열  면 상동 이 높  종  분  보
가 나  자 열에 여 종  분 체계를 인   있다. 이는 
새 운 진균종  견 시 짧  자 열만  가지고  종 동 이 
가능 도  다. 마지막  진균  새 운 분 체계 립  해 
Multigene 데이 를 쉽고 르게 조합   있도  다. 구축  단일 
자 6개  자 열  종  계통 분  보를 포함 여 다양
 자 조합  행 여 보다 나  계통 분  마커를 찾  낼  있다. 














Table 2.3 Schema of the database. FGDB constructed table among the marker genes that are 
string type. 
a) 
Name of table Name of gene  
Rrna rRNA Gene 
Tub β-tubulin Gene 
Tef Elongation factor 1-αGene 
Atp Atpase subunit 6 Gene 
Rpb RNA polymerase subunit 2 Gene 




Name of field each table Type of data 














Figure 2.3 Data flow diagram. The database system is able to search the fungal data to provide 



















4. 데이  분  항목 
  
본 데이 베이스는 진균  자 열 데이 를 통합 여 종
 동   분 체계에  보를 공 는데 목 이 있다. 그리 여 
데이 베이스 부  얻  모든 진균  자 마커 열  탕  상
동    검색이 가능 도  다. 데이  구축 어 있는 자
는 진균  종 분 에 이용 는 상  6개  자 마커 rRNA Gene, 
Calmodulin Gene, Elongation Factor1-α(EF1-α) Gene, RNA polymerase Ⅱ 
subunit(RPB2) Gene, ATPase subunit 6 Gene, β-Tubulin Gene를 상  
다. 자 열 데이 는 얻고자 는 자를 택 여 종  계통 분
 보  함께 얻   있다.  Multigene 조합    열 
데이 를 택 면 택  자들  모  가지고 있는 종들  보가 
출 며 종별  자 열  얻   있 며 자 마커들 마다 장
어 있는 체 자 열  얻   있어 단일 자  열 
 후 열  결과를 연결 여 Multigene  생   있도  다. 
<Table 2.4>  Multigene 조합에 이용  소 트웨어 그램  나열 
다. 
 진균  동  시 열 가 가능 도  Pair-wise Alignment를 
데이 베이스에   이용   있도  다. 뿐만 니라 각각  
자 열  BLAST에  독립  상동  검색  시행   있도  데
이 베이스  여 쿼리 열  입 면 상동 이 높  상  100개  종
에  자 열과 종  계통분  보를 함께 얻   있다.  
BLAST(Basic Local Alignment Search Tool)는 상동  이용  자 검색 
법이다. 이는 NCBI에  공 는 데이 베이스를  검색  행
  있 며 독자  구축  데이 베이스에  Standalone BLAST 
버 구축  통해 도 상동  검색    있다. 본 데이 베이스에 도 
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독자 인 데이 베이스 구축과 함께 BLAST 버를 구축 여 진균  
자 마커 만 구  데이 베이스 에  자 열  상동  검색
 행   있도  다. Pair-wise Alignment 는  열  통
여 열  상동  분  행   있다. 열   소 트웨어 
그램  ClustalX, ClustalW, MUSCLE, MAFFT, SAM, PSAlign 등  이
인포매틱스를   그램이 있 며 본 연구에 는 ClustalX
를 이용 다(Reblova et al., 2012). 그리고 열  결과를 탕  
Multigene  연결 시 주는 소 트웨어는 SequenceMatrix1.7.8를 탕
 며 계통 를 작   있는 컴퓨  그램  PAUP, Phylip, 
TreeView, MEGA, TreeMap, Phylotools 등 이 있는데 이  MEGA를 이용




























Table 2.4 Analysis systems for making Multigene. Analysis systems used in this study 
are: the MEGA program for drawing phylogenetic tree, SequenceMatirix for concatenating multigene 
sequence and ClustalX for multiple sequence alignment. 





Concatenating Multigene Sequence SequenceMatrix1.7.8 





































5. 계통  작 과 도  
  
본 연구에 는 구축  검색시스   다양  Multigene 조합  
행 여 계통 (Phylogenetic tree)를 작 다. 계통 를 작   
다양  법들  크게  가지  나 게 다. 나는 Distance based 
method  종 마다 열 간  차이를 distance matrix를 나타내어 그룹 내  
모든 종족 간  상  사도를 계산 다. 각각  열 차이에  이 
법  열 간  돌연변이가 일어날  계산 지  에 
evolution  명 지 못 고 taxa 간  차이를 보여 다. 이러  distance 
matrix를 이용 여 rooted tree에  UPGMA(Unweighted Pair Group 
Method with Arithmetic mean)  unrooted tree에   NJ(Neighbor-Joining) 
법이 있다. 면 열 간    고 여 계산  Character 
based method는 evolution  명   있 며 ML(Maximum Likelihood)과 
MP(Maximum Parsimony) 법이 있다. 
 계통  작 에 이용  법  NJ 법  이 법  Unrooted tree인 
별 모양 tree에 부  시작 여 각각 인 neighbor  total branch length가 
소가 도  tree를 생 해 나간다. 즉 각 단계마다 가능  모든 
neighbor  상  branch  이를 소  는  골라 그룹  이루
게 여 tree  topology  branch length를 다.  종들   다
른 evolution rate를 갖는다는 가 에 tree를 생  에 evolution 
rate 차이가 큰 종들  상  계통 분 를 는데 합  법이다. 
 UPGMA 는 달리 각각  종 사이  거리 차이를 보는 것이 니라 
체 data set에  차이를 보여주  에 group 내에 distance  범 가 
슷 지  노드가 있 라 라도  계통 를 복원해   있
다.  
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  본 연구에 는 각각  단일 자 마커  Multigene 조합   
계통 를 작   뒤 각 level 마다 얼마나 분 가 잘 는지 도를 
 여 래  공식  이용 다.  
Accuracy = 	
  







 계통  작  시 bootstrap value를 100  지 며  matrix
에  가능  sample tree를 100번 조합 여 행 는 것  미 며 각 
node 마다 나타난  값들  나가 90일 경우 100번  90번에  이
 동일  결과를 보이는 것  말 다. 이 값이 높  계통  




















Ⅲ. 연구 결과 
 
1. 마커 자  검색 시스  구축  
 
본 연구에 는 GenBank(ftp://ftp.ncbi.nih.gov/genbank/)에 구축 어 
있는 모든 진균  6가지 자 마커 열  통합  데이 베이스 구축
 시도 다. 뿐만 니라 독자 인 웹 인 페이스 BLAST 버를 구축
여 각 자 별  BLAST 데이 베이스를 구축 여 자에 라 종
이 지지  진균  동 이 가능 다. 상동  검색에  
BLAST는 열  일  도를 리  계산 여 열  탕  종
 분 보를   있다. 데이 베이스에는 6개  자 마커를 
클릭 면 장 어 있는 데이 들이 이  출 게 는데 Accession 
버  함께 종 이름, 계통분  보(Phylum, Subphylum, Class, Order)가 포
함 어 있다. 여 에  종  자 열  얻고자  에는 Accession 
Number를 검색 면 자 열  얻   있다. 장 어 있는 데이
 개 는 각 자 별  차이를 보이는데 GenBank에 80%이상 장
어 있는 rRNA 자  개 가 가장 많 다. 그 이 는 beta-tubulin 
자  translation elongation factor 자가 많 다.  분  체계에 
른 데이  개 는 자낭균 가 가장 많이 존재 다. 자낭균 는 진균
에  약 60%이상 존재 다고  있다. 그 다  담자균 가 있
며 가장 데이 가 없는 종  포자충이다. Multigene  이용  해 는 
각 분 체계마다 단일 자 마커들   보를 모  포함해야 는
데 데이 가 일부 종  자에 편 어 있다.  
<Table 3.1>  본 검색 시스  탕  나  데이  개 를 나타내
었다. 싱  자 데이  체 개 는  131,607개 이며 rRNA 
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자  개 는 71,853개, β-Tubulin 26,295개, EF1-α 23,116개, RPB 8,810개, 
ATPase 1,478개, Calmodulin 55개이다. Phylum에 른 데이  개 는 
Ascomycota가 101,571개  가장 많고 Basidiomycota 27,225개, Glomeromycota 
1,868개, Zygomycota 638개, Neocallimastigomycota 103개, Chytiridiomycota 78개, 
Blastocladiomycota 43개, Microsporidia 3개이다. 통합  데이   Fungi 종 
명과 자 명이 복 는 열 rRNA 11,109개, β-Tub 4,171개, EF1-α 3,490 
개, Rpb 3,293개, ATPase 16개, Calmodulin 7개는 외 다.  
Multigene 조합에 는 각각  자 마커  개  조합    있
도  며 택  자 보를 모  가지고 있는 종  분  보
 열  얻   있다. 본 데이 베이스를 탕  Multigene 조합  
행  해 는 첫 번째 단계에  조합 고자 는 자들  택
여 각각  자 별  열 보가 fasta 식  어 있는 일  다운
 사용자  컴퓨 에 장 다.  번째 단계에 는 데이 베이스에  
연동시  놓  Multiple sequence alignment 그램  이용 여 자 별
 열   결과를 fasta 식  다시 장 다. 마지막  번째 
단계에 는 소 트웨어 SequenceMatrix를 다운  자 별  얻  
Alignment 결과를 연결 시  나  열  일  얻   있다. 얻
















Table 3.1 Amount of sequence data. The number of data for each phylum and related genetic 















ATPase rDNA Cal Rpb Tef Tub 
Ascomycota 459 51162 55 6309 19575 24011 
Basidiomycota 996 18946 
 





15 16 33 
Zygomycota 21 
  










Blastocladiomycota 2 17 
 
7 3 14 
Microsporidia 
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진균  동   마커 자  검색시스  사용자를  
웹 스 공  해 http://lcbb.snu.ac.kr/fgdb/에 웹 공간  마 고 구
축  검색시스  명  FGDB라고 칭 다. <Figure 3.1>  구축  검색 시
스  인 페이지  데이 베이스 구축 목 과 장 어 있는 데이  
보, 데이 베이스  능에 해 명시 다. FGDB  주요 능  첫 
번째, 6개  단일 자 마커  검색 시스  공 다.  번째, 
단일 자 마커들  조합 여 Multigene  생    있는 시스  
공 다.  번째, 각각  단일 자 마커 별  BLAST 데이 베이스
를 구축 여 열  시스  공 다. 마지막   열   
  있도  Pair-wise Alignment를 행   있는 시스  공 다. 
Marker Gene 페이지에 는 통합  6개  자 마커에  열  
구축  데이  종 보, 분 체계 보를 얻   있다. <Figure 3.2>는 
Marker Gene 페이지를 택   결과  함께 Rpb 2 자를 택
  나타나는 이  식과 특  종  Accession 버를 택
  결과이다. 왼쪽  택 뉴  에  6가지  자 마커 명과 
 능  요약 며 자 마커를 택 면 FGDB에 장
어 있는 모든 종들  이름과 그 종이 속  분 체계 보를 인   
있 며 특  종  열  얻고자  에는 Accession 버를 택 면 
fasta 식  데이 를 장   있다. 
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Figure 3.1 Front page of the database. FGDB(http://lcbb.snu.ac.kr/fgdb/) is a database for 





Figure 3.2 Search table of marker gene menu. The markergene menu page shows six 
genetic markers and offers classification information of species and DNA sequences. 
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<Figure 3.3>  Multigene 뉴를 택했   모습과 래에는 ATPase, 
EF1-α, β-tub를 택   Atpase  체 종  열  fasta 식  
장   있  보여 다. 조합 고자 는 단일 자 마커를 택
면 종 이름과 자 열  얻   있는 Accession 버를 인  
 있다. 일부 다른 연구에 는 특  자 열 보가 없는 경우 공
 처리 여 Multigene  구 나 본 연구에 는  자들  
조합  해 모든 열 보가 포함 어 있는 종만  추출 도  다. 
그 결과 3개  자 마커 조합에 는 ATPase, EF1-α, β-tub는  107개  
진균종이 포함 어 있고 ATPase, Rpb2, β-tub는 71개, Rpb2, β-tub, EF1-α는 
367개, ATPase, Rpb2, EF1-α는 220개  종  보가 장 어 있 며 단계
별  Multigene 조합  행   있도  다. 이를 탕  계통 분
를 시행 면 다양  마커  조합  통해 분 체계  이 는 











Figure 3.3 Search table of multigene menu. The result of multigene menu page shows 





다  진균  쿼리 열  입 여 열  종 동 이 가
능 도  구축  StandaloneBLAST 시스  구축 결과이다. 구축  페이지
는 <Figure 3.4>에 나타내었 며 각각  자 마커 열   데
이 베이스를 구축 여 사용자가 쿼리 열  고자 는 자 마
커 Database를 택 여 열  통해 종 동 이 가능 다. <Figure 
3.5>는 임  쿼리 열 데이 를 fasta 식  입 고 데이 베이스
 β-tub를 택   BLAST를 실행  결과이다. 실행 결과 β-tub 
데이 베이스 에  상동  검색  통 여 높  상동  가지는 종  
보부  여 상  100개  종 보  분 체계, 보를 얻   있
다. 쿼리 열  BLAST 상동  실행결과 B.capnodes 종  자 열과 
93%  상동  보이며 데이 베이스에  가장 높  열 상동  갖는 
것  인   있었다. 이를 탕  쿼리 열  계통 분  체계
를   있  것이다.  자  상동  검색  행  해 Pair-
wise Alignment 시스  구축 페이지  실행결과는 <Figure 3.6>  <Figure 
3.7>에 나타내었다. 특히 병원  진균  태 , 생태 , 병리  
 다양  특징  나타내  에 분자 생  특징인 체 열  
이용  분 가 가장 신뢰도 있는 결과를 공해  것이다. 이에 라 본 
연구에  구축  BLAST  Pair-wise Alignment는 병원  진균  계통 분
 보  함께 새 운 진균종  견 시 같  분 체계에 속 는 진균 
종 들과  자 열  함 써 료  이차 연구를 행   




Figure 3.4 Standalone BLAST web interface. Standalone BLAST is constructed based on 
six genetic markers. Users select database for the identification of unknown query sequence. 
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Figure 3.5 Result of species identification using BLAST. Result of input query 
sequence (tub gene) for identification is shown. 
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Figure 3.6 Pair-wise alignment web interface. Pair-wise alignment can be used for detailed 







Figure 3.7 Result of pair-wise alignment. The result of pair-wise alignment is shown (with 









 2. 데이 베이스  Multigene 마커 탐색 
 
진균  태  특징에 른 분  계를 보  해 
자 열    종 분 는 이다. 과거 rRNA 자를 
 생  종  크게 원핵생 , 진핵생 , 리  등  분 를  
 있었  것  탕  재에는 많  종에  자 열   
 종 분 체계가 립 고 있다. 진균   자 열  이용 여 
분  어 운 종  계통 보를 낼  있다. 주  이용 는 자 
마커는 rRNA 자인데 이 부  에 LSU, SSU, ITS 부  등에 라 분
   있는 종이 다르다. 그리 여 다양  자 마커들이 진균 를 
분 는데 있어 견 었고 이들  이용  연구들이 많이 있다. 지만 
재 지 진 자 마커 는 진균   분 에 계를 가진다. 
 다양  진균 에 는 자 마커에 라 분 가 가능  종과 불가
능  종  나 게 다. 자 열  진 과 에 라 차이를 보이고 
자에  는 효소 등 단 질 산 들  진균    생
사 등에 향  끼 게 다. 이러  과  이 에 근거 면 진균 를 
모  분    있는 통일  자 마커가 있  것이라고 다. 단
일 자 마커  계  재에는 다양  자 마커  조합  이용  
Multi-gene Phylogeny에  연구가 히 진행 고 있다. Multi-gene 
Phylogeny는 이용 는 자 마커 별  Multiple Alignment를 행  후 
Alignment 결과를  연결해 주는 법이다.  
본 연구에 는 구축  데이 베이스를  여 체 진균 를 분
  있는 자 마커  조합  찾  진균  종 동   분 에 이
용   있도  다. 데이 베이스에 장 어 있는 6개  자 마
커들  데이  개 가  Calmodulin 자를 외  나 지 5개  
자를 상  다양  조합  행 다. 이용  진균  종  자낭
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균  담자균  각 10개  종에 해 행 여  20개  종  탕  
Phylum, Subphylum, Class, Order, Genus를 분    있는지 보 다. 이용  
종에  보는 <Table 3.2>에 리 다.  단일 자  계통분
가 얼마나 잘 는지 보  해 5개  자 마커에 해 Phylogenetic 
Tree를 그   해 보 다. 이후 Multigene  계통 분  
연구를 행  해  단일 자 마커를 Clustalx를 이용 여 Multiple 
Alignment를 시행  후 fasta 포맷  결과 데이 를 장 다. 이후 각 
자 마커  Alignment 결과를 SequenceMatrix(v1.7.8)를 이용 여 연결시
킨 후 NEXUS 포맷  결과 데이 를 생 다. SequenceMatrix에 데이
를 삽입  결과는 <Figure 3.8>에 나타내었다. 계통분  행  해 
MEGA5.10를 이용 여 Phylogenetic Tree를 Neighbor Joining 법  그 다. 
NJ 법  열들  모든 진 속도가 낮다는 가 에 사도에 근거
여 거리를 구 는 것  열상 가장 사  것끼리  지어 나가는 
























Table 3.2 Species of multigene dataset. Information of 20 species studied in this research is 
shown (they are in the phylum of Basidiomycota and Ascomycota). 


























































































<Figure 3.9>는 Rpb 2 자 열   Phylogenetic tree를 작  
결과이다. 가장  분지  며 나 어 야   Phylum 그룹
이 나 어 지지  결과를 보인다. 지만 자낭균  에 는 나  
Clade를  것  인   있다.  자낭균  Order level 에  
같  Order에 속  그룹끼리 Sister group  다. <Figure 3.10>  
Ef1-α 자를 이용 여 Phylogenetic tree를 그린 결과  Phylum, Class, 
Order level 에  모  분 가  이루어 지지 다. <Figure 3.11>  
β-tub 자를 이용 여 Phylogenetic tree를 작 며 이 자  
 그룹  크게 나 어 야  Phylum  분 에  조차 게 이
루어 지지 다. Atpase 6 자를 이용 여 Phylogenetic tree를 그린 결
과는 <Figure 3.12>에  인   있다. 그 결과 Outgroup  일 처  
분지  Penicillium  외  나 지 19개  종에 해 는 자낭균  담
자 균  게 나 어 다. 지만 담자균  경우 Class, Order 
level에 는 분 가 잘 이루어 지지 며 자낭균 에 는 Order level
지 계통분 가 잘 이루어 다. 마지막  rRNA 자를 이용  
Phylogenetic tree는 <Figure 3.13>에 나타내었다. 단일 자 마커들  분
가 가장 잘 이루어진 rRNA 자는 진균 뿐 만 니라 리  등
에 도 자 마커  주  이용 고 있다. 다른 단일 자 마커들과는 
달리 게  개  Phylum   분지  는 것  인 
  있다.  자낭균  담자균  각각  그룹 군 에 도 Class 
level  분 가 잘 이루어   group  고 있었 며 자낭균  




Figure 3.9 Phylogenetic tree(NJ) based on Rpb gene: the result of phylogenetic tree 
using neighbor joining method based on rpb2 gene sequence.  
 
Figure 3.10 Phylogenetic tree(NJ) based on Ef1-α gene: the result of phylogenetic tree 
using neighbor joining method based on ef-1αgene sequence.  
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Figure 3.11 Phylogenetic tree(NJ) based on β-Tub gene: the result of phylogenetic tree 
using neighbor joining method based on β-tub gene sequence.  
 
Figure 3.12 Phylogenetic tree(NJ) based on Atpase 6 gene: the result of phylogenetic 
tree using neighbor joining method based on atpase 6 gene sequence. 
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Figure 3.13 Phylogenetic tree(NJ) based on rRNA gene: the result of phylogenetic tree 




Figure 3.14 Phylogenetic tree(NJ) based on Atpase, Rpb, Tub gene: the result of 
phylogenetic tree using neighbor joining method based on Atpase subunit 6, RNA polymerase, beta 
tubulin gene sequence. 
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단일 자 마커 조합  이용 여 Multigene 생  후 진균  분 를 
행  결과는 다 과 같다. 3개 이상  자 마커  조합  행
며 자 조합    계통분 가 단일 자 마커를 이용
 보다 욱 분 가 잘 는 것  인   있었다.  자 마
커를 조합 는데 이용  자  가 늘어날  계통분 가 잘 는 
것이 니라 특  조합에  체 종  분    있는 열 이 마
는 것  인   있었다. <Figure 3.14>를 보면 atp, rpb, tub 자 조
합  이용했   Phylum, Class, Order 분 가 매우 게 이루어 지는 
것  인   있다. 자낭균  담자균 가 크게  개  branch  나
어 며 각각  분  단계에 라 같  group  다. 이  
자 조합  이용   계통 분 체계  도는 약 92%  다른 
자 마커 들 보다 높  도를 보 다. 이외에도 4개  자 마커 
조합과 5개  자 마커 조합  이용 여 Phylogenetic Tree를 작
다. 그 결과 <Figure 3.15>는 4개  자 마커 조합(atp+rpb+rRNA+tub)  
이용 면 Phylum  분 는 잘 나 일부 Order 이  분 가 잘 이루어 
지지  인   있다.  <Figure 3.16>에 는 5개  자 마
커 조합(atp+rpb+rRNA+tub+tef)를 이용 면 다른 자 조합과 마찬가지
 Phylum  분 는 가능 나 Order 분 가 잘 이루어 지지  
인   있었다. 본 연구에 는 구축  데이 베이스를  
Multigene Marker를 이용 여 진균  종 분  도를 여 가장 
분 가 잘 이루어지는 자 조합  찾는데 목  었다. 6개  자 
마커  데이  가 가장 작  Calmodulin 자를 외  나 지 5개
 자 데이 에  이 5개  자를 모  가지고 있는 Genus 20종  
골라 계통분 를 행 다. 그 결과 단일 자 마커 는 가장 큰 분
 단계인 Phylum 인 자낭균  담자균  분 도 게 이루어 지
지 다. 뿐만 니라 자에 라 나타나는 Phylogenetic Tree  결과
도 다 다르게 나타나 통일  인  어 웠다. 면 여러 자를  
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Figure 3.15 Phylogenetic tree(NJ) based on rRNA, Atpase, Rpb, β-Tub gene: the 
result of phylogenetic tree using neighbor joining method based Atpase subunit 6, RNA polymerase, 
beta tubulin gene sequence.  
 
 
Figure 3.16 Phylogenetic tree(NJ) based on rRNA, Atpase, Rpb, β-Tub, Ef1-α 
gene: the result of phylogenetic tree using neighbor joining method based rRNA, Atpase subunit 6, 
RNA polymerase, beta tubulin, elongation factor gene sequence.  
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조합  Multigene Phylogeny에 는 부분 자낭균  담자균 가 분
는 것  인   있었다. 이러  자들  조합  5가지 자를 
모  다 이용  보다 3개  자 조합인 atp, rpb, tub를 이용
 가 종 분 가 가장 게 이루어 지는 것  인   있었다. 
이를  인  여 단일 자 마커  Multigene 조합  
계통 에  각 분 체계 단계마다  도를 다. 그 결과는 
<Table 3.3>과 같 며 단일 자 마커 들 에 는 rRNA 자가 가장 
높  도를 가지는 것  인   있었다. 여러 자 마커 조합에
는 조합 는 마커  개 가 증가함에 라 도가 증가 지 며 
 개  자 마커 조합  atp, rpb, tub  조합에  도가 92%  
단일 자 마커  이외  Multigene 조합에  보다 높게 나타남  



















Table 3.3 Accuracy of each Phylogenetic tree. Calculating accuracy of each phylogenetic 
tree using the formula, (The number of grouping species each level)/(Total number of grouping species 










Phylum Class Subclass Order Family Genus Total(%) 
Rpb 0.95 0.60 0.60 0.70 0.40 0.60 64% 
Ef1-α 0.75 0.45 0.40 0.35 0.50 0.75 53% 
β-tub 0.55 0.60 0.45 0.40 0.55 0.55 52% 
Atpase6 0.95 0.75 0.60 0.60 0.75 0.80 74% 
rRNA 1.00 0.70 0.65 0.70 0.80 0.85 78% 
Atpase, 
Rpb,      
β-tub 
1.00 0.90 0.90 0.85 0.85 1.00 92% 
Atpase, 
Rpb,      
Ef1-α 
1.00 0.85 0.75 0.80 0.85 0.95 87% 
Ef1-α  
Rpb,      
β-tub 
1.00 0.82 0.70 0.85 0.85 0.90 85% 
rRNA, 
Atpase, 
Rpb,      
β-tub 




Rpb,      
β-tub 




Ⅳ. 고     찰 
1. 용  
본 연구  목  진균  마커 자에 여 열 검색 
 상동   종 동 에 이용   있는 웹 데이 베이스 공에 있
다.  향후 보  여 진균  인해 생 는 질  보   
진균 종  보 공  진균 연구에 이 고자 다. 라  이 검
색시스  인  건강 증진  목  는 보건  연구  체 
분  통해 생  진 를 연구   연구에 용   있다. 
재 진균 를 분 체계 단계별  게 분   있는  단일 
자 마커  Multigene  직 지지 고 있다. 지만 다양  생
들  진 과 에  돌연변이 과  거 며 열 변  인해 분 체계가 
나 어 지는데 진균   체 열  가지고 있는 생  군  
자 열    종 분 는 가능  것이라고 생각 다. 그리 여 
본 데이 베이스는 재 지 국내외 진균  연구자들에 해 진 
자 마커 열  통합 다. 이를 탕  종에  계통 분  
보를 모르는 진균종에 해 상동  검색  통해 종  분 체계를   
있다. 이러  분  체계에  보는 향후 특  질병  일 키는 진균
를 동 여 진  단계상  를 인 함  진균증  료   
있는 약품 개 에 이용 어  연 이 있는 감염  진균   
커니즘  차단 여 감염  산  막   있  것이다.  욱 
많  진균이 견  것이라 고 있는  시 에  재 지 자 
열이 진 진균  상   데이 베이스  구축  이다. 
특히 진균증  일 키는 진균에  열 보  통합  재 립  
향후 새 운 진균 감염 질 이 나타났   종 동  여 르게 료 
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  있는 이  것이다.  진균 에  페니실린 종과 같  경우
에는 약품  원료  이용 도 며 푸른 곰 이  경우는 효식품  
생산 는 주요 재료  이용 다. 이 게 인간  생 에 용  진균 도 
존재 는데 향후 진균 를 이용  새 운 약품 개   효식품이 
욱 다양 게 나  것이라 상 다. 이에 라 진균  진  커니즘 
 생 사  본인  보를 이용  연구 과  이며 본 
데이 베이스가 이에 이  것이라 다. 그리고 FGDB를 탕
 새 운 종 동   분 가 가능  뿐만 니라 진균   연구 
 공 며 웹 상  공 는 데이  베이스는  계 이용자들에게 
진균  분 를  용  tool이  것이다.  진균증 료를  





























2. 보건  연구에 용 
 
본 연구에  구축  데이 베이스  보건  연구는 주  진균
 질  일 키는 진균증에  것이 주를 이룰 것  보인다. 진균
증    있는 료요법이 부족   시 에  진균증  일 키는 
진균 들  보 분 과  커니즘에  연구는 이에 른 해
결책  마   있  것이다. 그리 여 본 연구에  구축  데이 베이
스에는 진균증  포함  진균 들  보를 통합 며 이 인포
매틱스  연구가 가능 도  BLAST를 웹 데이 베이스에  행 
가능 도  다. 이에 라 진균증 료   보건  연구는 
본 데이 베이스를 이용 면 욱 효 인 연구결  도출   있  
것이다. 근 진균증 감염사 가 증가 고 있는데 심  부질  야
시키거나 면역 이  자에게 진균이 감염 어 심 게는 사망에
지 이르게 다. 토  부염  계  병 이 증가 고 있는 
만  염증  부질  직 지  만  료법이 존재 고 있지 
다. 이외에도 다른 사람에게 감염  일 킬  있는 진균증  경우에는 
인구집단  크 가 증가함에 라 험에 노출 는 집단도 증가 여 진균
증  생 도  격 게 늘어난다. 
이처럼 보건  곰 이 질 에  연구  진균  분 체계  
마  인간이 욱 건강  삶  도  는 인 연구분야이다. 
근 지  진균증  연구에 는 진균증이 생  자들  상  
임상 , 통계  연구가 부분이었다. 지만 이러  연구들  보
 해 는 가장 커니즘인  연구가 동 어야  것이다. 
진균증  번 감염 면 속도  다른 부 에 는 경향이 있 며 
생  이후에는 증상이 가  뿐 언 든 다시 병  험이 있는 
질 이다. 이에 라 본 연구에  구축  진균  검색 시스  이용 면 
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연구 고자 는 진균증에 다른 균   보를 얻   있  것
이다. 뿐만 니라 질병  일 키는 새롭게 나타나는 진균 들  상
 본 연구에  견  자 조합    분 체계  마  종 
동  르게   있어 진균  특징  감염  등  르게   
 있  것이다.  향후 추가  질병  일 키는 커니즘에  
이 인포매틱스 연구는 재 지 개  항진균 들  계를 극복  





















3. 향후 보   추가 계획 
 
구축  데이 베이스는 재 지 진 모든 진균 에  주  
이용 는 자 마커 rRNA Gene, Calmodulin Gene, Elongation Factor1-
α(EF1-α) Gene, RNA polymerase Ⅱ subunit(RPB2) Gene, ATPase subunit 6 Gene, 
β-Tubulin Gene  DNA 열  상  다. 지만 이 외에도 Cox 
Gene, mtSSU Gene, BENA Gene 등 도 진균  분 에 이용 는 자 마
커  나이다. 진균  자 개 는 종마다 다른데 효모  자 
개  경우 약 6천여 개가 존재 다고  있는데  천여 개가 존재
는 진균 에  특  자 열    분 체계  립  
해 는 진균  자 견  능에  연구도 요 다. 이에 
라 향후 본 데이 베이스  추가계획  구축  자 마커 이외에도 새
이 이용   있는 자 마커를 찾  해 욱 다양  자 열
 추가  것이다. 추가 고자 는 마커 자 상  mtrDNA, λ–actin, 
Rpb1, Cytochrome oxidase 1,2 Histones, GPDH, Nadh, Hsp, Topoisomerase 이다. 
이들 자들 에 진균  태  분 체계 이 는 포자  모
양, 색 등에 향  끼 는 자에  분  새 운 계통분  체
계  립  마   있  것이다.  욱 다양  자 마커  조
합  행 여 계통분  체계 마 에 있어  연구 결과보다 욱 높  
도를 보이는 조합  찾도   것이다. 그리고 추가  쿼리 열
과 함께 장 어 있는 데이 에  상동 이 높  종들과  Phylogenetic 
Tree  결과를 공 여 쿼리 열  진  보를 욱 체계   
 있도   계획이다. 계통 는 생   열  탕  진  결
과  다른 분 군 사이 연  보  쉽게 다이어그램  나타낸다. 
이를  소 트웨어들이 많이 개 어 있 며 이를 본 데이 베이스  
연동 여 쿼리 열  종 동  결과  함께 나타나도  여 종  진  
71 
계를 히는데 욱 용 게 이용   있  것이다.  
본 연구  목  진균  자를 통합 여 보건  이용에 있다. 
그리 여 차후 진균증  일 키는 진균  보만   검색  
 있는 시스  추가 고 진균증에 른 증상  료법 등에  
보를 함께 구축  것이다. 이를 탕  진균증  일 키는 종  분 체
계 별  항진균  Target이 는 부 를 찾 내고 이를 이 인포매틱
스 분   이용 여 새 운 항진균  개 에 이용 도   이다. 
이 써 본 데이 베이스는 진균  동   계통 분  보를 얻  
 있  뿐만 니라 진균증에  보를 통해 보건  연구 이용에 





















진균 에  데이 베이스 구축  국외에  욱 히 진
행 고 있다. 이러  데이 베이스들  늘어나고 있는 진균   
보  태  특징에 라 데이 를 통합 여 용연구에 이용 고 
있다. 본 데이 베이스  진균 를 체계  분   있는 자 
열  데이 베이스  새 운 진균  견 시 데이 베이스를 통해 
쉽게 동   있  것이다.  진균  연구에 있어 계 인 트워
크 연결  통 여  계  많  연구진들이 커뮤니 이    있
는 웹 공간  공해 주고 연구자 간 보 공   연구 소통  
함 써 국내  이 인포매틱스 분야  상  높일  있  것이라 
생각 다. 뿐만 니라 증 고 있는 진균증에 해 진단  료 법 
연구  토 가 어 진균 에   열  탕  다양  분   
용이 가능  것이다.  새 운 마커 자  견  많  진균
를 단시간 내에 동   있  것이다.  
본 연구   과는 크게 가지  나 어 볼  있는데  
 면에  과 는 진균  연구에 있어 태 , 분자 생
 연구 법  어 이 인포매틱스  이용 여 새 운 연구 결
과를 도출   있  것이다. 특히 분자생  연구 부  얻  데이
를  다차원 연구를   있  것이라 다.  산재
어 있는 진균  자 열 보를 통합 여 체계 인 분  가능
게 여 많  진균  연구자간  른 보 공 를 통해 시간  노  
감소 시킬  있  것이다. 다   면에  효과는 본 
연구 부   데이 베이스를 지속  업데이트  리를 여 
향후 새 운 데이 베이스를 구축  요가 없도   낭 를 이고 
이 인포매틱스 법  공함 써 산   연구가 가능해 
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질 것이다.  새 운 자 마커  개  진균 뿐 만 니라 다른 
종에도 용   있는 가능  시해 다. 마지막  경 , 산업  
면에 는 데이 베이스  사용자 가 증가 함에 라 국내 과  
에  신뢰도  가 가 상승  것  보이며 진균 를 이용  다양  
산  조  약품 연구  이  것이라 다. 라  본 연구
에  구축  마커 자  진균  검색 시스  진균  보를 
통합 고 진균  계통분  체계 마 뿐 만 니라 보건  가 
고 있는 감염  진균 를 료   있는 약품 연구에 지 다양 게 















Ⅴ. 결     
 
분자생  달  인해 진균  자 열  축  데이
베이스  요  증가시 다. 뿐만 니라 경  요인  인  진
균증  감염  면역 료  인  진균  이차 감염 사 가 증 고 있다. 
부 면에  병 는 재  진균증  증상  부분 가벼우나 인체 
내부 는 신  진균증인 경우는 매우 심각  사 가 많다. 이 에 
질병  궁극  인  건강  증진시키는데 목 이 있는 보건  진
균 에  연구는 요 다. 본 연구에 는 이러  연  토  진
균  자 열 데이 를 집 여 JAVA 그래  언어를 이용
여 데이 를 재 가공 여 BLAST 데이 베이스  이용   있  뿐만 
니라 자 열과 계통 분  보만  얻   있도  다. 
집   만개  자 열  계  데이 리 시스 인 MySQL  
이용 여 장 며 자  그램 에  SQL  실행  해 데
이 베이스를 연결해 주는 용 그램 인 페이스인 JDBC를 
다. 마지막  데이 들  웹 공간  보여주  해 자 를 버 경
에  사용   있도  는 스크립트 식  언어인 JSP  자  스크립
트, 웹 를 만들  해 본 인 언어인 HTML  이용 다. 이
인포매틱스 분  도구 는 웹 인 페이스 BLAST 버를 구축 여 독자
 만든 BLAST 데이 베이스를 이용 여 마커 자를 택 여 
특  데이 베이스  열 상동  검색이 가능 도  며 이를 
웹 스가 가능  진균  동   마커 자  검색시스  
종  구축 다. 
검색 시스  구축에  진균  마커 자  종   능  
 해 국, 내외 헌고찰  행 다. 헌고찰 결과 진균  계통
분 에 이용 는 자 마커는 약 20여개 도이며 주  이용 는 것  
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rRNA 자  LSU, SSU, ITS, 5.8S 부 인 것  인   있었다. rRNA 
자는 단 질  합 는 리보솜  생 는 매우 요  역  행
다.  이 자는 모든 포에 존재  에 진균 뿐 만 니
라 다양  생  종  계통 분 에 이용 어 다. 지만 rRNA 자를 
탕   진균  계통분 에는 특  그룹 군에만 용 가능 거나 
자 열 이  다양  인해 인 자 마커  이용에 
계를 갖는다. rRNA 이외  자 는 미  소  는 β-tub 
자  자 사 과 에 여 는 Ef1-α  Rpb 자, 에 지 생  
해 ATP를 ADP  분해 는 Atpase 6 자 그리고 칼슘  신  달에 
여 는 Calmodulin 자가 주  진균  분 에 마커  이용 다. 이에 
라 주  이용 는 마커 자를 상  자 열 데이   종  
분 체계 보를 집  해 NCBI(National Center for Biotechnology 
Information)에  공 는 자 열 데이 베이스 Genbank에  FTP 를 
통해 gbpln 데이  체를 다운 드 여 Fungi  각각  자 마커 명
 포함 는 데이 들  추출 여 Accession 버  종 이름, 분 체계 
보, 열 데이 만  싱 여 각각  자 마커 별  MySQL에 데이
를 장 다. 장  데이 들  탕  자 마커에 라 이
 만들고 검색 시스  구축 여 웹 스가 가능  데이 베이스를 
생 다. 그리 여 구축  데이 베이스 FGDB는 국내, 외 진균  
 데이 베이스들 과는 달리 자 마커 열들만  상  며 
NCBI에 장 어 있는 체 진균 를 상  다는 에  차별
 다.  
다  FGDB에 장 어 있는 자 마커 열들   다양
 Multigene 조합  가능 게 다. MySQL에 장 어 있는 6개  
자 마커 이  Primary key를 Accession 버  지 여 다른 이
과  Inner join이 가능 도  다. 즉,  개  이 에  종 이름이 
76 
일  는 데이 들  Accession 버를 출 게 고 각각  Accession 
버를 택   자 열  얻   있도  다. 이후 단계
별  Multigene 생   그램들  FGDB  뉴에  연동 게 
여 사용자가 FGDB를  Multigene  조합 여 Phylogenetic tree를 
생   있다. 본 연구에 는 FGDB를  단일 자 마커들  
조합  Multigene 마커들  이용 여 진균  분 를 행 다. 그 결
과 가장 높  도를 보인 자 마커들  조합  단 질  고 
있는 자 Atpase, β-Tub, Rpb이다. 이 자 조합   진균  
분  체계를 마 다면 재 지 이용  자 마커들  계  극복
  있  것이다. 지만 재 Genbank에 장 어 있는 진균  
자 열  부분이 rRNA 자이  에 Atpase, β-Tub, Rpb  자 
데이 들이 르게 Sequencing 어야  것이다. 향후 본 연구에 는 추
가  재 구축 어 있는 6가지  자 마커 이외에 진균  분 에 
이용 었  자 마커 데이 를 통합  계획이다. 이 써 FGDB를 
 진균  분 체계 립  해결   있는 실마리를 찾   있  것
이라 다.  
료 이 달  진균   질병들  욱 심각해 지고 있는 
것이 사실이다. 그 이 는 장 이식, 항  료 등  달  인해 많  
자들이 면역 이 약해  있는 상태에  진균 에 감염 면  진단이 
어 울 뿐만 니라 심재  진균증  어 장 에 명  르
게 산 어 생명   이다. 재 지 진균증  료는 주  
약 료를 고 있는데 진균 는 동  포  같  특징  갖  에 
약 이 인체 포에 지 향  끼 는 등 부작용  일 킨다. 이러  
계를 극복  해 는 새 운 연구 법이 요  것이며 다량  데
이 를 처리 고 분   있는 이 인포매틱스 연구가 그 해결책  
시해   있  것이라 생각 다.  
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결 , 본 연구는 산  이용 여 진균  동   마커 
자  검색시스  구축 여 마커 자에 라 종 이름  분
체계 보  열 데이 를 얻   있  뿐만 니라 다양  자 조
합  통해 진균  분 에 이용   있는 Multigene  생   있도  
다.  자 마커 각각  데이 베이스  여 BLAST에 용
여 쿼리 열  입 고 열  고자 는 자명  택 여 
종 동  가능 게 다. 향후 지속 인 데이  업데이트  감염  일
키는 진균  데이 를 특 고 이 인포매틱스 분  법  보
 것이다. 이는 진균  연구  이 는 데이 베이스  용 게 이
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Fungi are parasitic on host cells and perform the role of decomposers of the 
ecosystem in the environment in which various organisms coexist. They are 
practically used for food ingredient and are also unwanted disease agents in 
mycoses. In recent years, outbreaks of infectious fungi are increasing, due to 
the changes in living environment. Also the frequency of occurrence of 
fungal diseases is increasing, which will become major public health problem 
especially in the case of strong contagion. Thus, the studies on the genetics 
and the life cycle of fungi became essential not only in biology but also in 
public health studies. Population of fungal species is estimated about 1.5 
million while only about 100,000 species have been DNA sequenced so far. 
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However, recent development of molecular biology and NGS (Next 
Generation Sequencing) technology result in rapid accumulation of sequence 
information for fungal species. Constructing and maintaining of databases are 
undoubtedly essential because of newly discovered fungi needed to be 
systematically characterized. Characterization and classification are 
prerequisite to further studies of every fungal research. Identification and 
utilization of reliable genetic markers are also therefore important for the best 
characterization and the classification of the species. In this study, an 
information search system based on genetic markers has been designed and 
constructed for the identification of fungal species. The search system, named 
as FGDB, is linked to the genetic marker database for the identification of the 
species. The database has integrated meta-information about classification 
and sequences of the genetic markers that are commonly in use. FGDB is 
accessible on the internet through the web site http://lcbb.snu.ac.kr/fgdb/. By 
using the system, users can get information and sequence classification 
scheme based on genetic markers of fungi. Also when users supply query 
sequences to the BLAST search module, top 100 highly homologous results 
will be returned. Using the system, a research was conducted to find the best 
combination of multigene markers for effective fungal classification. As a 
result, it was shown that combination of Atpase6, Rpb2 and β-Tub genes is 
the most reliable for the classification. This study is a firm basis for the future 
research and it is hoped that research method reported will be further 
developed for practical use in the field of public health. 
 
Keywords : fungi, mycoses, bioinformatics, database, phylogenetic analysis, 
genetic marker, public health. 
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